KARTA PRZEDMIOTU

Nazwa przedmiotu: Next Generation Sequencing (BioAu>SM2NGS20)
Nazwa w jezyku polskim:
Nazwa w jez. angielskim:  Next Generation Sequencing

Dane dotyczgce przedmiotu:

Jednostka oferujaca przedmiot: Wyadziat Automatyki, Elektroniki i Informatyki
Przedmiot dla jednostki: Politechnika Slgska

Domysiny typ protokotu dla przedmiotu:

ZAL

Jezyk wyktadowy:

angielski

Strona WWW:

https://platforma2.polsl.pl/raul/course/view.php?id=508

Skrécony opis:

Celem przedmiotu jest przekazanie studentom wiedzy i umiejetnosci niezbednych do analizy danych z wysokoprzepustowych
eksperymentéw sekwencjonowania. Wyktady beda stanowic przeglad technologii NGS oraz statystycznych metod przetwarzania i analizy.
Laboratoria beda sie sktadac¢ z praktycznych sesji dotyczacych przetwarzania sekwenciji DNA.

Opis:

Tryby i godziny nauczania

ECTS:3

Suma godzin: 90 (kontaktowo 45h / praca wtasna 45h)

Wyktad 15h

Laboratorium 30h

Praca wtasna studenta: pryzgotowanie do zaje¢, przygotowanie raportow

Catkowity naktad pracy wymagany do osiagniecia efektéw uczenia sie (godziny kontaktowe / godziny pracy studenta):

Wyktad 15/15
Laboratorium 30/30

Wyktady:

1) Biologiczne podtoze i mechanizmy NGS

2) Technologie sekwencjonowania nowej generacji (lllumina, Roche 454, lon Torrent, ABI SOLID, PacBio, Oxford Nanopore) i formaty
plikow

4) Analiza danych sekwencyjnych DNA - ocena jako$ci, przetwarzanie wstepne i dalsze narzedzia i metody analizy: trimming, korekcja
btedow, deduplikacja, normalizacja, mapowanie i korekcja, identyfikacja wariantéw, metody de novo

5) Analiza danych RNA-seq - narzedzia i metody przetwarzania wstepnego i dalszych analiz: mapowanie, analiza poziomu ekspresji,
analiza r6znicowa ekspres;ji, analiza funkcjonalna

6) Analiza danych z sekwencjonowania pojedynczych komorek - projekt eksperymentalny i dalsze narzedzia i metody analizy:
normalizacja obcigzenia specyficznego dla komorki, obliczanie wspotczynnikow wielkosci, identyfikacja genéw o wysokiej zmiennosci

Laboratorium:

1) Wprowadzenie do $rodowiska systemu Linux i wiersza polecen

2) Ocena jakosci danych - FastQC

3) Wstepne przetwarzanie danych | - mapowanie (bwa, tophat, STAR)
4) Wstepne przetwarzanie danych Il - korekcja (Trimmomatic, SOAPec)
5) Wizualizacja danych - IGV

6) Analiza DNA-seq

7) Analiza RNA-seq

8) Analiza RNA-seq pojedynczych komorek
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Efekty uczenia sie:

Student zna r6zne technologie NGS; K2A_W04, K2A_W09, K2A_W10, K2A_W11, K2A_KO01

Student zna podstawowe pojecia z zakresu biologii molekularnej i sekwencjonowania wysokoprzepustowego, rozumie réznice miedzy
zastosowaniami NGS (np. RNA-seq, DNA-seq, WES, WGS, scRNA-seq); K2A_WO04, K2A_W09, K2A_W11, K2A_K01

Student zna schematy analizy i zna metody statystyczne stosowane do analizy; K2A_W17, K2A_W19, K2A_U10, K2A_K01

Student zna podstawowe komendy systemu Unix i umie postugiwac sie oprogramowaniem do analizy NGS; K2A_W11, K2A_U26,
K2A_KO01

Potrafi przeprowadzi¢ kontrole jakosci danych i wykona¢ odpowiednie wstepne przetwarzanie danych, w tym usuniecie adaptera,
mapowanie i korekcje BAM. K2A_W11, K2A_W17, K2A_ W19, K2A U10, K2A_ K01

Student potrafi analizowac zestawione dane, wnioskowac¢ i podejmowac decyzje dotyczace odpowiedniej dalszej analizy K2A_W17,
K2A_ W19, K2A_KO01, K2A_ K02, K2A_ K03

Potrafi sprawnie korzystac ze Zrodet literatury angielskiej K2A_U01, K2A_U02, K2A_U06, K2A_KO01

Potrafi wspétpracowac w grupie, dziata¢ twérczo i samodzielnie podejmowac decyzje dotyczace wyboru wtasciwych metod analizy
K2A _U10, K2A_KO01, K2A_K02, K2A K03, K2A_K06

Metody i kryteria oceniania:

Raporty z prac laboratoryjnych.
Kryteria zaliczenia: minimum 40% z kazdego tematu laboratoryjnego

Sylabus obowigzuje od zimowego semestru / roku akademickiego 2025/2026, a jego zawarto$¢ nie podlega zmianom w trakcie trwania
semestru

Punkty przedmiotu w cyklach:
<bez przypisanego programu>
Typ punktéw Liczba Cykl pocz. Cykl kon.
Europejski System Transferu Punktow (ECTS) 3 2021/2022-Z
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